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RESUMO 
O presente trabalho comparou cinco procedimentos de estimação/predição de 
valores genéticos no melhoramento de Pinus. Em situações de dados balanceados e 
homogeneidade de variâncias genética e ambiental, os métodos de quadrados 
mínimos ordinários (OLS), quadrados mínimos generalizados (GLS), melhor 
predição (BP), melhor predição linear (BLP) e melhor predição linear não viciada 
(BLUP) se eqüivalem para efeitos de ordenamento de materiais genéticos (mas não 
para estimação/predição de valores genéticos e ganhos genéticos). Em qualquer 
situação, o método BLUP é igual ou superior aos demais. Em geral, são melhores os 
seguintes métodos, em ordem decrescente: BLUP, BLP, BP, GLS e OLS. 
PALAVRAS-CHAVE: predição de variáveis aleatórias, quadrados mínimos 
generalizados, quadrados mínimos ordinários, modelos 
lineares mistos. 
BEST LINEAR UNBIASED PREDICTION (BLUP) OF BREEDING VALUES IN Pinus 
IMPROVEMENT 
ABSTRACT 
Five procedures of estimation/prediction of breeding values in Pinus improvement 
were compared. For balanced data with homogeneous variances, ordinary least 
square (OLS), generalized least square (GLS), best prediction (BP), best linear 
prediction (BLP) and best linear unbiased prediction (BP), best linear prediction 
(BLP) and best linear unbiased parents/ families (but not in terms of 
estimation/prediction of breeding values and genetic gains). In any situation, the 
BLUP method is equal or superior to the others. Generally, the best methods in 
descending order are: BLUP, BLP, BP, GLS and OLS. 
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1. INTRODUÇÃO 
A acurada predição de valores genéticos é fundamental no melhoramento 
genético de espécies florestais e outras espécies perenes, de maneira geral. 
Entretanto, métodos diferenciados de predição são demandados em função das 
diferentes situações experimentais e do balanceamento associados aos dados 
experimentais. 
Na determinação dos valores genéticos, estes podem ser considerados como 
efeitos fixos a serem estimados ou como variáveis aleatórias a serem preditas 
(SEARLE et al., 1992; WHITE & HODGE, 1989). Quando tratados como efeitos fixos, 
os valores genéticos são estimados, geralmente, através de médias associadas aos 
diferentes níveis dos efeitos fixos. Neste caso, o processo de estimação é feito pelo 
método dos quadrados mínimos ordinários (OLS) (para situações de homogeneidade 
de variâncias) ou pelo método dos quadrados mínimos ponderados ou generalizados 
(GLS) (para situações de heterogeneidade de variâncias). Estes processos foram 
aplicados por COTTERILL et al. (1983). 
Tratando os valores genéticos como variáveis aleatórias, a predição pode ser 
efetuada pelo menos em três situações distintas: (a) iguais quantidades e precisões 
das informações associadas a todos os candidatos à seleção, primeiros momentos 
(médias) e segundos momentos (variâncias) conhecidos ou estimados com precisão; 
(b) diferentes quantidades e precisão das informações associadas aos candidatos à 
seleção, primeiros momentos e segundos momentos conhecidos ou estimados com 
precisão; (c) diferentes quantidades e precisões das informações associadas aos 
candidatos à seleção, segundos momentos conhecidos ou estimados com precisão, 
primeiros momentos não conhecidos ou não estimados com precisão pelo método 
dos quadrados mínimos ordinários. 
A situação (a), cujos preditores são "melhores preditores" (BP), ocorre com 
frequência no melhoramento florestal, os seus fundamentos teóricos já são 
amplamente difundidos e, já existe instrumental prático (programa RESENDE et al. 
(1996). Os algorítmos implementados por RESENDE et al. (1996), denominados 
BLP, são similares ao procedimento denominado quadrados mínimos 
"regredidos"(RLS) relatados no melhoramento animal por HENDERSON (1948); 
LINDLEY & SMITH (1972); HENDERSON (1978) e HARVEY (1979). 
A situação (c) exige preditores BLUP (melhores preditores lineares não 
viciados) os quais têm sido provados serem superiores aos procedimentos RLS 
(HENDERSON, 1978 e HARVEY, 1979). A vantagem do procedimento BLUP sobre 
o BLP é a estimação mais precisa dos efeitos fixos do modelo linear misto, a qual é 
realizada por GLS e não OLS como no BLP. 
O presente trabalho tem como objetivo aplicar o procedimento BLUP à seleção 
em testes de procedência e progênie instalados em mais de um experimento e 
compará-lo aos métodos OLS, GLS, BP e BLP. Nesta situação, a estimação dos 
efeitos fixos associados às médias experimentais demanda a aplicação do método 
GLS, em função da presença de diferentes procedências e progênies em cada um 
dos experimentos. Isto pode conduzir a fortes influências genéticas no efeito de 
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experimento (o qual em essência deve ser função dos efeitos ambientais). 
2. MATERIAL E MÉTODOS 
2.1. Modelos lineares mistos e sua aplicação na predição de valores genéticos 
Na descrição do procedimento BLUP faz-se necessário a descrição do modelo 
misto (constituído por efeitos fixos e aleatórios) associado aos dados experimentais. 
Conforme HENDERSON (1949; 1950; 1963; 1973; 1977; 1984; 1988; 1990) este 
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Henderson ET AL. (1959). 
HENDERSON (1973) sugeriu um procedimento computacionalmente mais 
simples, o qual estima os efeitos fixos (β) e, simultaneamente, prediz os efeitos 
aleatórios (µ), originando as equações de modelo misto (EMM). 
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Assim sendo, conhecendo-se ou estimando-se à parte as variâncias-
covariâncias (matriz V, G e R), os valores genéticos podem ser preditos utilizando-se 
alternativamente as equações (1) e (2); (2) e (4); (3) ou (5). DEMPFLE (1989) e 
GODDARD (1995) demonstram a equivalência dessas expressões. O modelo linear 
misto pode ser também multivariado e neste caso as matrizes V, G e R são 
estruturadas incorporando-se também covariâncias entre caracteres. 
2.2. Aplicação a dados experimentais e estruturação do método BLUP 
Considerou-se, neste estudo, dados referentes a um teste de procedência e 
progênies de Pinus maximinoi (material genético pertencente à rede experimental da 
CAMCORE - Central America and Mexico Coniferous Resources), obtidos a partir de 
SAMPAIO (1996). O experimento foi conduzido no delineamento de blocos 
casualizados com nove repetições e seis plantas por parcela, cujos detalhes são 
apresentados por SAMPAIO (1996). Foram avaliadas oito populações e 102 
progênies de polinização aberta (meios-irmãos) em dois experimentos distintos em 
um mesmo local, conforme a Tabela 1. 
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Verifica-se que a maioria do material genético é diferenciado nos dois 
experimentos, mas que existe uma certa fração (oito progênies em duas 
procedências) de materiais comuns aos dois experimentos. Assim, existe uma 
conexão entre os dois experimentos de forma que a aplicação do BLUP deverá 
contribuir para maior eficiência na seleção de progênies, pois as informações de um 
experimento serão úteis para uma mais precisa (BLUE) estimação dos efeitos fixos 
referentes à média geral e médias das procedências do outro experimento. 
Trabalhando-se com médias de progênies, o modelo linear misto adequado a esta 





Optou-se por trabalhar a nível de médias de progênies em cada local, em 
função da não ocorrência de parcelas perdidas, sobrevivência alta e facilidades 
computacionais. 
O modelo assume ausência de interação genótipos x experimento (os dois 
experimentos estão instalados em um mesmo local) e efeito de blocos somando 
zero. 
 
Parte do Boletim de Pesquisa Florestal, Colombo,  n.32/33, p.3-22, Jan./Dez. 1996. 
 
 
Entretanto, a aplicação em melhoramento animal (WILCOX & DELORENZO, 
1983; KENNEDY & SORENSEN, 1988; HILL & MACKAY, 1989; GIANOLA & 
HAMMOND, 1990; HAMMOND et al., 1992), geralmente, assume homogeneidade de 
variâncias através dos locais de teste (HENDERSON, 1984, 1988; HILL, 1984; 
GARRICK & VAN VLECK, 1987) e, ausência de correlação entre todos os efeitos 
aleatórios, o que permite escrever 2eIóR =  e 
2
gIóG = . Na presente situação, estas 
suposições podem não ser adequadas à forma que será empregada a equação (1) 
para a predição dos efeitos aleatórios associados a progênies dentro de 
procedências. 
Na composição da matriz V, os seguintes estimadores foram empregados para 
a obtenção das variâncias e covariâncias: 
- Variâncias associadas aos efeitos aleatórios (progênie dentro de procedência): 
 
 
Os componentes de variância foram computados para cada procedência e 
experimento, pelo método de quadrados mínimos, de forma análoga ao método III de 
HENDERSON (1953). 









Na presente situação, a esperança do valor genético (g) de cada parental ou 
progênie não é zero, uma vez que as progênies originaram-se de procedências 
diferentes, as quais, por definição, possuem diferentes efeitos genéticos fixos. O 
efeito genético de procedência é similar ao efeito de grupos, amplamente 
considerado em melhoramento animal (HENDERSON, 1973, 1975; THOMPSON, 
1979; QUAAS & POLLAK, 1981; KENNEDY, 1991). Assim, os valores genéticos 
devem ser preditos como função dos efeitos fixos (β) e aleatórios (µ) advindos das 
equações (2) e (1). HENDERSON (1984) demonstrou que qualquer função linear de 
estimativas BLUE de efeitos fixos e predição BLUP de efeitos aleatórios resultam em 
predição BLUP de valores genéticos, desde que se empreguem funções estimáveis 
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2.3. Comparação de vários processos de estimação/predição de valores 
genéticos 
Foram comparados os seguintes procedimentos de estimação/predição: 
(a) Tratando os valores genéticos como efeitos fixos (constantes): 
a.1) Método OLS 
a.2) Método GLS 
(b) Tratando os valores genéticos como efeitos aleatórios (variáveis aleatórias): 
b.1) Método BP 
b.2) Método BLP 
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Na computação matricial empregou-se o "software" MATLAB (MATRIX 
LABORATORY), desenvolvido pela Universidade de Stanford-USA (MATLAB, 1992). 
3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 
Na Tabela 2 são apresentadas as estimativas referentes aos efeitos fixos da 
média geral, de procedências e de experimentos, empregando-se os procedimentos 
OLS e GLS. 
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Os dois procedimentos de estimação conduziram a estimativas distintas, mas 
muito próximas, para todos os efeitos fixos. Isto se deve ao pequeno 
desbalanceamento associado ao conjunto de dados. Maiores diferenças foram 
obtidas para os efeitos das procedências 2 e 3, as quais possuíam progênies 
comuns aos dois experimentos. As melhores procedências foram p3, p6 e p7, obtidos 
pelos dois processos de estimação (Tabela 2). 
Na Tabela 3 são apresentados os valores genéticos estimados/preditos através 
dos cinco procedimentos considerados. 
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Dentre os estimadores/preditores de t̂  apresentados na Tabela 3, 5t̂  é o mais 
preciso, pois é, conceitualmente mais completo. Assim, verifica-se que os métodos 
OLS ( )1t̂  e GLS ( )2t̂  superestimam os valores genéticos. Isto ocorre, porque estes 
procedimentos não consideram o parâmetro herdabilidade e também são 
inflacionados pelos efeitos fixos de experimento. Assim, não é adequado tratar os 
efeitos de progênies como fixos em melhoramento genético. Baseando-se em 
SEARLE (1987) e HUBER et al. (1992) pode-se dizer que os procedimentos OLS, 
GLS, BP, BLP e BLUP só seriam equivalentes se a quantidade de dados associados 
a cada acesso (progênie) tender ao infinito. Neste caso, a herdabilidade tenderia a 
1,0 para todos os acessos e os procedimentos BLP e BLUP não necessitariam ser 
corrigidos para os efeitos fixos. 
Comparando-se os métodos OLS e GLS verifica-se que existem diferenças nos 
valores genéticos estimados, apenas para as progênies pertencentes aos dois 
experimentos. Nesta situação, o método GLS pondera as observações de cada 
progênie pelo inverso da variância de cada experimento, atribuindo menores pesos 
às observações com maiores erros. Por outro lado, o método OLS efetua apenas a 
média aritmética simples das observações de cada progênie. Em geral, os métodos 
OLS e GLS só serão equivalentes se as médias de cada acesso (progênie) forem 
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estimadas com a mesma precisão. 
Para efeito de ordenamento (não estimação de ganhos genéticos) de materiais 
genéticos, os métodos OLS, GLS, BP, BLP e BLUP serão equivalentes se as 
herdabilidades associadas a cada acesso forem as mesmas para todos os acessos 
(progênies ou candidatos à seleção). Esta situação só ocorre quando a seleção 
envolve apenas materiais genéticos de uma única população avaliados em um único 
experimento e, as médias de cada acesso são estimadas com a mesma precisão. 
Nas demais situações, os cinco procedimentos tendem a conduzir a ordenamentos 
diferentes. 
Os procedimentos BP, BLP e BLUP regressam as predições em relação às 
médias (efeitos fixos) e, portanto, conduzem a menores valores genéticos que os 
métodos OLS e GLS (Tabela 3). Comparando-se os métodos BP, BLP e BLUP, 
verifica-se que os valores genéticos preditos assumiram diferentes valores, embora, 
em geral, não tenha havido grandes discrepâncias entre as predições pelos 
diferentes procedimentos. Isto ocorreu devido ao pequeno desbalanceamento dos 
dados e às variabilidades genética e ambiental, aproximadamente, homogêneas na 
presente situação (Tabela 3). 
Pelos métodos BP, BLP e BLUP, os valores genéticos apresentados referem-
se ao efeito de progênies e eqüivalem à metade do valor genético das matrizes de 
onde se originaram as progênies. Isto é devido ao fato de que a matriz G contém 
(1/4) da variância genética, no caso de progênies de meios-irmãos. Assim, os 
resultados apresentados são adequados à seleção de progênies. Para a seleção de 
parentais, os respectivos valores genéticos devem ser multiplicados por dois. 
A adequação do método BP depende da validade da suposição de 
homogeneidade de variâncias (associadas aos diferentes candidatos à seleção) e da 
adequação do método OLS de estimação dos efeitos fixos. A adequação do método 
BLP depende apenas da adequação do método OLS de estimação dos efeitos fixos. 
Por outro lado, o método BLUP é completo, em geral, pois através das equações de 
modelo misto, simultaneamente, estima os efeitos fixos por GLS e prediz os efeitos 
aleatórios. 
Assim, o método BLUP é melhor que o BLP em situações de 
desbalanceamento e/ou de conexão entre experimentos, situações estas em que a 
estimação GLS dos efeitos fixos é melhor que a OLS. Em caso de mais de um 
experimento, o método BLUP usa dados de todos os experimentos para estimar os 
efeitos fixos de cada um, desde que haja conexão (materiais genéticos comuns) 
entre os diferentes experimentos. 
São computacionalmente mais simples pela ordem: OLS, GLS, BP, BLP e 
BLUP. Para efeito de ordenamento de materiais genéticos, todos os métodos podem 
ser equivalentes em algumas situações experimentais específicas. Para efeitos de 
ordenamento de materiais genéticos, predição de valores genéticos e estimação de 
ganhos genéticos, em geral, os melhores métodos são pela ordem: BLUP, BLP, BP, 
GLS e OLS. Assim, exceto em situação de dados balanceados (ou 
aproximadamente), o método BLUP deve ser usado. 
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4. CONCLUSÕES 
• Em testes de procedências/progênies desbalanceados a comparação de 
procedências deve basear-se nos efeitos de procedências estimados pêlos 
métodos GLS ou BLUP (estimação simultânea à predição dos efeitos aleatórios); 
• Em situações de dados balanceados e homogeneidade de variância genética e 
ambiental os métodos OLS, GLS, BP, BLP e BLUP se equivalem para efeito de 
ordenamento de materiais genéticos visando à seleção, mas não para 
estimação/predição de valores genéticos e ganhos genéticos; 
• Em qualquer situação o método BLUP é igual ou superior aos demais métodos 
para ordenamento de materiais genéticos, predição de valores genéticos e 
estimação de ganhos genéticos; 
• Em geral são melhores os seguintes métodos, pela ordem: BLUP, BLP, BP, 
GLS e OLS. 
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